
















o   desenvolvimento   de   um   software   para  web   que   auxilie   o   trabalho   dos  

















Em   relação   às   pesquisas   com  material   genético,   alvo   da   bioinformática,   o 






















de   seqüências   depositadas   no  GenBank   em   2002   era   de  mais   de   22  milhões   de 

















das   técnicas   de  alinhamento.   Alinhar   duas   seqüências   significa   estabelecer   uma 









primers   e   alongamento   da   seqüência   por   ação   da   polimerase.   Esses   primers   são 
pequenos   fragmentos   de   DNA   complementares   a   cada   uma   das   extremidades   da 
seqüência de DNA de interesse. Cada ciclo se inicia com a desnaturação da dupla­hélice 



















































O  sistema   descrito   nesse   artigo   foi   concebido   para   sistemas  Linux,   implementado 
utilizando Perl e alguns de seus módulos, como o BioPerl, e pode ser acessado a partir 
de qualquer browser na internet. Atualmente o acesso de fora da Instituição a qualquer 












dessas seqüências.  Atualmente nada é   realizado com as seqüências  com as quais os 
primers não devem anelar, mas há previsão para desenvolvimento de uma rotina que 
garanta   a   não­amplicação   nessas   seqüências   (o   que   permite,   por   exemplo,   a 
diferenciação de estirpes). O usuário pode digitar diretamente as seqüências ou pode 
simplesmente   apresentar   palavras­chaves   e   outras   restrições,   e   o   sistema   irá, 
automaticamente,   acessar   bancos   de   dados   públicos   e   recuperar   as   seqüências 
relacionadas a essas palavras.
4    Disponível em: <http://webphysics.davidson.edu/applets/biogel/biogel.html>




chaves,  (iv)  Tamanho da seqüência,  (v)  Nome do Gene,  (vi)  Ano de Publicação da 







A Figura  3 mostra  a   relação  das  seqüências  encontradas,  de  acordo com os 
parâmetros   exibidos   na   Figura   2.   Segundo   os   parâmetros   foram   encontradas   68 







o  usuário  pode  inserir   a   respeito  das   seqüências  digitadas  são:   (i)   ID,   (ii)  GI,   (iii) 
definição e (iv) organismo.
Figura 2. Tela de parâmetros de busca de seqüências
Esta  característica  do   sistema de   inserir  as   seqüências  possibilita   ao  usuário 
definir as seqüências e fazer o  projeto de primers, sem a necessidade de utilizar mais 
que um sistema para o projeto de PCR. Não há a necessidade do usuário procurar as 












Uma das  vantagens  desse   sistema  é   permitir  projetos  de  PCR nos  quais  os 
primers se anelam a mais de uma seqüência. Isso pode ser útil nos casos de detecção de 
genes patógenos em qualquer estirpe de organismo. Para que isso ocorra, é necessário 
encontrar   regiões   comuns   a   todas   as   seqüências   as   quais   o   primer   deve   anelar 
(seqüências   positivas).   Além   disso,   essas   regiões   não   podem   ser   encontradas   nas 
seqüências   em que  o  primer   não  deve   anelar   (seqüências   negativas).  Para   tanto,  é 
realizado   o   alinhamento  múltiplo   com   as   seqüências   positivas.  Regiões   de   grande 
conservação (pouca degeneração) estão identificadas na fita consenso resultante. A fita 
consenso resultante então é repassada à etapa de projeto de primers e armazenada na 
num   banco   de   dados   no   servidor,   que   pode   também  ser   enviado   ao   usuário   para 
arquivamento local. 
Figura 4. Tela com o resultado do alinhamento feito pelo software ClustalW.
Por  exemplo,  o   usuário  pode   requisitar   um primer  que   se   anele   a   todos  as 
seqüências   de  Papillomavirus  (ex:  Human   papillomavirus  type   81,   89,   90)   para 




O alinhamento  das seqüências  para o projeto  de primers  é   feito  no software 
ClustalW  para   Linux.   Este   software   é   acessado   através   da   biblioteca  BioPerl.   Os 











usuário   informa ou analisar  um ou  vários  primers  prontos   fornecidos  pelo  usuário. 
Através de uma ou várias seqüências fornecidas pelo usuário e outros parâmetros de 
entrada o sistema apresenta os primers encontrados que satisfazem as restrições. Se o 
usuário   selecionar   apenas   uma   seqüência,   o   sistema   projetará   um   primer   para   a 




inserir  os  parâmetros   internos  de  primers,  e  que  não  é   apresentada  neste   artigo.  O 
usuário pode deixar parâmetros de entrada das características dos primers em branco. O 
sistema   utiliza   valores­padrão,   ou   desconsidera   o   parâmetro,   ou   em   alguns   casos, 




indicados   de  Ta,  %GC   e   bases   na   ponta   3’(tail   bases).   A   seguir,   a   seqüência   é 


















posição;   ou   (ii)  Degenerações   3’:   esta   restrição   segue   a  mesma   regra   da   descrita 
anteriormente, mas verifica apenas as degenerações na extremidade 3’.
As próximas restrições apenas rejeitam primers, mas a busca continua a partir da 
base   atual.   Exceção   para  harpin,  dimmer  e  budge  que   consomem   tempo   de 
















O Sistema Web para  Processamento  de Dados Genômicos  e  Projeto  de  PCR é  um 
sistema disponibilizado na Web para auxílio no projeto de PCR. Através do sistema o 
pesquisador   faz   a   busca   de   seqüências   em   banco   de   dados   genômicos   públicos 
(GenBank), armazena as seqüências e informações a respeito da mesma em banco de 
dados  no   servidor,   realiza   o   alinhamento  múltiplo   entre   as   seqüências,   e   realiza   o 
projeto   de   primers.   Como   próximos   trabalhos   a   serem   desenvolvidos   estão     a 
disponibilização o uso de enzimas de restrição e a simulação do gel de eletroforese.
As  contribuições  principais  deste  projeto   incluem a   integração  de  diferentes 
ferramentas e etapas de um fluxo de trabalho comum aos pesquisadores,  bem como 
acrescenta  mais   restrições   ao   projeto   de   primers,  melhorando   sua   qualidade.   Este 
trabalho   pode   ser   de   grande   utilidade   para   os   pesquisadores   da   área   de   ciências 
biológicas, pois diminui o tempo para o Projeto de PCR, e tende a melhorar a qualidade 
dos primers projetados em relação aos softwares existentes. Vários primeirs projetados 
foram comparados  com outros  projetados  pelas   ferramentas  disponíveis  na   internet. 
Entretanto,   essa   comparação   ainda   sem   uma  metodologia   formal   que   permita   sua 
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